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 چکیده
ی گندم در استان ایلام است. برای ها یماریب نیتر مهمیکی از  Fusarium culmorum برآمده ازبیماری پوسیدگی طوقه و ریشۀ گندم 

استان  گوناگونی ها شهرستانهای  نمونۀ آلوده از مزرعه 11 شمارهای گندم استان ایلام،  ژنتیکی بیمارگر در مزرعه گوناگونیتعیین 

ی پنج جفت آغازگر ریز ماهواره انجام ریکارگ به، آزمون مولکولی با ها هیجدای و شناسایی ساز خالصی شد. پس از کشت، آور جمع

ی چندشکلۀ شناسمشاهده شد.  2/2تکثیر شد. میانگین تعداد آلل در هر جایگاه  ها هیجدادر  آلل 22شد. از آغازگرهای ریز ماهواره 

ها و با  ی جدایهبند خوشهیۀ بر پاکمترین مقدار را دارا بود.  113/1با  F11بیشترین و در آغازگر  413/1با  F3نشانگرها در آغازگر 

قرار گرفتند.  از هم جداگروه  11ها در  درصد جدایه 21ی همانندد، در سطح ی جاکارهمانند نرخمجاور و  وستیپی الگوریتم ریکارگ به

های  درصد آن به منطقه 22و تنها  ها هیجداۀ هم انیمدرصد از تنوع ژنتیکی در  11های تجزیه واریانس مولکولی نشان داد که  نتیجه

ی ژنتیکی همانندی وجود دارد. فراوانی ژنتیکی همانند گوناگون های از منطقه ها هیجدا انیمبنابراین ؛ جغرافیایی اختصاص دارد گوناگون
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ABSTRACT 
Crown and root rot caused by Fusarium culmorum is one of the most important wheat diseases in Ilam. In order to 

determine genetic diversity, 66 samples were collected from wheat farms in different regions of Ilam province. The 

molecular test was carried out with a set of five pairs of SSR primers after purification and identification of the 

isolates. The SSR primers amplified a total of 25 alleles. The average allele number was 5.2 per each primer. The 

polymorphism index content value was the highest in primers F3 with 0.409 and the lowest in primers F11 with 

0.179. Cluster analysis using the Neighbor-Joining method and Jaccard's coefficient in 50% similarity level divided 

the isolates into 18 groups. Results of AMOVA showed 78% of the genetic diversity related to isolates and 22% 

related to different geographical regions. Therefore, there is a high genetic similarity between isolates from different 

geographic regions. High genetic similarity can be attributed to the emigration of gene or genotype as a result of 

various factors. 
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 مقدمه

گیاهان زراعی به شمار  نیتر باارزشگندم یکی از 

، دارای تر سادهگیاهان  همهزراعت آن از  و دیآ یم

و از گوناگون تطابق بیشتر با شرایط آب و هوایی 

 استاولیه و اصلی مردم جهان  خوراکطرفی دیگر 

(Khodabandeh, 2005 بیماری پوسیدگی طوقه و .)

کشت گندم در  گوناگون هایمنطقهگندم از  ۀریش

ی را در توجه قابلی ها انیزایران گزارش شده است و 

تهران، گلستان، زنجان و ی آذربایجان شرقی، ها استان

 ,Saremi et al., 2007; Pouzeshimiabاردبیل )

( و Safaee et al., 2012( کرمانشاه، لرستان )2012

( داشته Ravanlou & Banihashemi, 1999فارس )

 است.

یک بیمارگر خاکزاد  Fusarium culmorumقارچ 

عامل پوسیدگی  تواند یمبا پراکنش جهانی است که 

( Head blightو همچنین بلایت سنبله ) طوقه و ریشه

بخصوص گندم و جو باشد  زیر دانه های غلهدر 

(Scherm et al., 2013 .)F. culmorum  بیشتر در

ی فلاتی کانادا ها استانمعتدل اروپا و  یها بخش

(. Leseli & Summerell, 2006اهمیت دارد )

 F. culmorumکه  دنده یمنشان  نینخستی ها گزارش

بیماری بلایت فوزاریومی در  یادیبنعامل  عنوان به

ی با شرایط ها سالدر  ژهیو بهو  استمنطقۀ مدیترانه 

خوب در طول مراحل رشد گل و پر شدن دانه رخ 

(. Crozza et al., 2002; Fakhfakh et al., 2011) دهد یم

این بیماری در گندم موجب پوسیدگی طوقه و ریشه 

ی دگرگون صورت بهی آن ها نشانه نیتر مهمو  شود یم

ی رنگ در دگرگونی شدن ریشه، ساقه، ا قهوهرنگ و 

ی ها دانه، عدم تکامل جوانه و خوشه سفیدی با ها انگرهیم

 (.Ribichich et al. 2000) شود یم داریپدچروکیده 

 ازنظرای )فنوتیپی( بالایی  مانه رخ یگوناگون

 انیمدر  اسپور تولید، شکل پرگنه و دانه رنگ ساختن

گزارش شده است  F. culmorumی ها هیجدا

(Puhalla, 1981 همچنین .)ازنظر یفراوان یگوناگون 

در  ها نیکوتوکسیما تولیدتهاجمی، نوع و مقدار  توان

 گوناگوناز مناطق  شده یآور جمعی ها هیجدا انیم

(. Akinsmani et al., 2006جغرافیایی بوده است )

تولید  ییتوانادلیل به F. culmorumقارچ 

 ها غلهدر زراعت  تواند یم بخش انیزی ها نیکوتوکسیما

ی ها نیتوکساین قارچ  .به بار آورد یفراوانی ها انیز

تریکوتسین، داکسی نیوال انول و زرانول را تولید 

ی دیگر، در آمریکای ها نیکوتوسیماکه همراه با  کند یم

(. Desjardins, 2006دارند ) گسترششمالی و اروپا 

ی ها یماریب ازجملهی طوقه و ریشه ها یدگیپوس

ی ها فرآوردهبه گیاه گندم و  هرسالهی هستند که تیبااهم

، به همین دلیل در بیشتر دینما یموارد  انیزآن 

از جنبۀ  چه  شهیری طوقه و ها یدگیپوسهای جهان  نقطه

ی ها قارچیی زا یماریب دیاز دبندی عامل بیماری و چه  رده

 & Smiley) اند گرفتههمراه، مورد بررسی قرار 

Whittaker, 2004; Draper, 2000.) 

 F. culmorumی ها هیجدایی زا یماریب ةدربار

  ۀجدای 17یی زا یماریبکمی وجود دارد.  های داده

F. culmorum گوناگون یها بخشاز  شده یآور جمع 

شدت  ازنظرقرار گرفت و  یهم سنجمورد  جهان

ی ها هیجدا انیمی دار یمعنیی اختلاف زا یماریب

(. Mishra et al., 2003)مشاهده شده است  گوناگون

ی ها قارچژنتیکی و ساختار جمعیت  یگوناگونۀ مطالع

مقاوم و  های رقمی گیاهی برای دستیابی به زا یماریب

 انیزتناوب زراعی در راستای مدیریت و کاهش 

ژنتیکی در  ها یدگرگونبیماری ضروری است. دانستن 

های مقاوم دارای  رقم آماده کردنی بیمارگر برای ها قارچ

ی سنتی ها روشبا  ها یدگرگوناست. ردیابی این  ارزش

و از دست رفتن زمان خواهد  اریبس کردن نهیهزنیازمند 

 آشکار ساختنی مولکولی در ها روشی ریکارگ بهبود. 

ی بیمارگر موجب ها تیجمع انیمی ژنتیکی گوناگون

ۀ ژنتیکی نیدرزمی مربوط به وقوع نوترکیبی ها داده کسب

 (.McDonald, 1997) شود یم ها آن

تاکنون از نشانگرهای مختلفی برای بررسی 

 F. culmorum ژهیو به ها قارچژنتیکی  یگوناگون

از نشانگر  اکنون پژوهشاستفاده شده است. در 

 یگوناگوندر ایران برای بررسی  SSRریزماهواره 

ژنتیکی این قارچ در گندم استفاده شده است. نشانگر 

SSR کوچکی از  های قطعهDNA  هستند که در

بازی یک تکرار پشت سرهم را تکثیر  7-6موتیف 

(. در حال حاضر، Datta et al., 2011) کنند یم

نشانگرهای ریزماهواره به دلیل پوشش مناسب ژنومی 
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ابزارهای  نیتر کاملو  نیتر مناسبی بالا از ریتکرارپذو 

ی ها  مانه ژن انیمژنتیکی  یگوناگونمولکولی در بررسی 

 های بخش. در ندیآ یمبسیار نزدیک به هم به شمار 

ژنتیکی این  یگوناگونجهان برای بررسی  گوناگون

قارچ از نشانگرهای مولکولی متفاوتی استفاده شده 

 ۀجدای 71ژنتیکی  یگوناگون رآوردرای بباست. 

کشور هلند، از  گوناگون های بخشاز  شده یآور جمع

 ,.De Nijs et alاستفاده شده است ) RAPD گرنشان

 انیممانه در  (. در این بررسی تنها دو نوع ژن1997

 یگوناگونشناسایی شد. در بررسی دیگری  ها هیجدا

 Fusarium graminearumی ها تیجمع انیمژنتیکی 

 ناگونگو های بخشاز  شده یآور جمع F. culmorumو 

 شده یطراحهشت ریزماهواره  یریکارگ بهفرانسه با 

قرار گرفته است  بررسیمورد  F. culmorumبرای 

(Giraud et al., 2002 در .)برای  ی دیگر،پژوهش

از  F. culmorum ۀجدای 17ژنتیکی  یگوناگونبررسی 

 مانۀ ژن 74که  استفاده شده است ISSR گرنشان

ی شدند بند گروهقارچ در هفت شاخه  گوناگون

(Mishra et al., 2003 با .)یریکارگ به rep-PCR ،

در  درصد( 9/72ژنتیکی ) یگوناگونسطح بالایی از 

از  شده یآور جمع F. culmorum ۀجدای 79 انیم

 ,.Gurel et al) شدترکیه گزارش  گوناگون های بخش

 .Fجدایۀ  11ی ژنتیکی گوناگون(. در ایران 2010

culmorum های شمال و  بخشاز  شده یآور جمع

 ةی هشت نشانگر ریزماهوارریکارگ بهی با شمال غرب

SSR انیمآلل در  99، مورد بررسی قرار گرفت و 

ی گوناگونها تشخیص داده شد و همچنین  جدایه

و  977/0 انیم 91/0با میانگین  ها تیجمعژنتیکی 

(. در Pozeshimiab et al., 2012بود ) ریمتغ 767/0

 F. culmorumجدایۀ  94 روی دیگری پژوهش
ی هشت نشانگر ریکارگ بهاز ورامین با  شده یآور جمع

ژنتیکی با  گوناگونپنج گروه  ،SSR ةریزماهوار

گردید  آشکارآلل در هر ژنگاه  17/9میانگین 

(Pozeshimiab et al., 2014.) 

 یگوناگونبررسی  پژوهشهدف از انجام این 

 عنوان به F. culmorumی مختلف ها هیجداژنتیکی 

گندم در  ۀعامل بیماری پوسیدگی طوقه و ریش

کشت گندم در استان ایلام به  گوناگون های‌بخش

 .است SSRکمک نشانگر مولکولی 
 

 ها روشمواد و 
 یبردار نمونه

ی در بردار نمونه 7949-7949در سال زراعی 

استان ایلام  گوناگون یها بخشگندم  های مزرعه

 انجام شدو موسیان  شهر درهمهران، دهلران،  ازجمله

رسیدن گندم  ۀگندم در مرحل های مزرعه(. 7)شکل 

 نشیگزپنج کیلومتر از هم  ۀتصادفی به فاصل طور به

زیگزاگ، از چهار نقطه  صورت بهشدند. در هر مزرعه 

. در هر شدی بردار نمونهمتر از همدیگر،  700 ۀبه فاصل

را  ها سنبلهسفید شدن  یها نشانهنقطه گیاهانی که 

ی و به آزمایشگاه بیماری آور جمع، دادند یمنشان 

شناسی گیاهی دانشگاه ایلام منتقل و در آزمایشگاه 

ی ها پاکتجداسازی قارچ، در  هنگامی آلوده تا ها نمونه

 کاغذی در چهار درجۀ سلسیوس نگهداری شدند.

 

 
 شده روی نقشۀ استان ایلامیبردار نمونههای  ت جغرافیایی بخشموقعی .7شکل 

Figure 1. Geographical origins of sampling regions on the map of Ilam province 
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 F. culmorumجداسازی و شناسایی قارچ 

با آب  شده یآور جمعی ها نمونه های هشیر نخست

سطحی با  ییگندزداشستشو داده شدند و پس از 

درصد و شستشو با آب مقطر  7هیپوکلرید سدیم 

سترون روی کاغذ صافی خشک گردیدند و در پتری 

ی نیزم بیسمحیط کشت  ةرندیدربرگی ها شید

دکستروز آگار تحت شرایط سترون کشت داده شدند. 

 یزمان یبرادرجۀ سلسیوس  27در دمای  ها کشت

هفت روز در انکوباتور نگهداری شدند. پس از  برابر

ی ها پرگنهۀ قارچ عامل بیماری، پرگن گیری شکل

 PDA تازهی ها طیمحدر محیط کشت به  شده لیتشک

ی خالص به روش ها هیجداانتقال داده شدند. سپس 

ی پتری و ها تشتکو در  ندشد آمادهتک اسپور 

ای بر PDAکشت  ةدربردارندی آزمایش ها لوله

نگهداری شدند. همچنین برای  ازآن پس یها پژوهش

از محیط  ،اسپورزایی زشیانگتولید ماکرو کنیدی و 

کشت برگ میخک آگار و محیط کشت مواد غذایی 

پتاسیم  ةرندیدربرگ( Special Nutrient Agar) ژهیو

 گرم، پتاسیم نیترات 7 (KH2PO4) هیدروژن فسفات

(KNO3 )7  آبه ) 1گرم، منیزیم سولفاتMgSO4, 

7H2O )7/0 و گرم  2/0گرم، ساکارز  2/0 گرم، گلوکز

 یۀبر پااستفاده گردید.  گرم 20آگار -آگار

 Lesli) در شده ارائه Fusariumی ها گونهی شناس ختیر

& Summurel, 2006) ی قارچ ها هیجداF. culmorum 

ها  یی جدایهزا یماریب دییتأشناسایی شدند. برای 

بودن  برترانجام گرفت. با توجه به  ییزا یماریب آزمون

بر کارهای مولکولی  F. culmorumی قارچ ها هیجدا

 (.7)جدول  انجام شد ها هیجدااین  یۀپا

 
های  از بخش آمده دست بهی ها هیجداهای  . ویژگی7جدول 

 گوناگون
Table 1. Characterization of the isolates obtained 

from different regions 
Isolates Code No. Isolates Sampling region 
FCDs (1-16) 16 Dehloran 

FCDm (17-34) 18 Mosian 
FCDm (35-50) 16 Mehran 
FCDa (51-66) 16 Darehshahr 

 
 ها هیجدا DNAاستخراج 

ی قارچی برای استخراج ها هیجدایۀ میسلیوم ته برای

DNA ةرندیدربرگ، چند قطعه از محیط کشت 

روی محیط  شده دادهی قارچی رشد ها هیجدامیسلیوم 

ی ارلن ها ظرف( به PDAآگار )-دکستروز-ینیزم بیس

محیط  تریل یلیم 770 ةرندیدربرگ تریل یلیم 270مایر 

( منتقل شد. PDBدکستروز )-ینیزم بیسکشت مایع 

روز در  1-70 برابر یزمان یبراقارچ  ةرندیدربرگ ها ارلن

 27دور در دقیقه، دمای  790انکوباتور شیکردار )

درجۀ سلسیوس( قرار داده شدند. سپس میسلیوم 

کاغذ صافی واتمن و پمپ  یریکارگ بهبا  آمده دست به

جدا و با آب مقطر سترون شستشو داده شد تا  خلأ

شسته شود.  آنة محیط مایع از روی سطح ماند یباق

ی ا شهیشهای  ی میسلیومی قارچ در ویالها بافت

درجۀ  -20در دمای  زن خشده و در یآوری  جمع

نگهداری شدند.  ازآن پس یکاربردهاسلسیوس برای 

 یۀبر پاروش  برابر ها هیجداژنومی  DNAاستخراج 

CTAB  شدانجام (Doyle & Doyle, 1990 برای .)

، پنج میکرولیتر از محلول DNAبررسی کیفیت و کمیت 

DNA  6با دو میکرولیتر بافر رنگX (27  درصد

درصد  90و  FFدرصد زایلن سیانول  270نول بلو، برموف

شد و در ژل آگارز یک درصد  ختهیآمگلیسرول( 

آشکار و  DNAهای نوار شدن الکتروفورز شد. پدیدار

کیفی و  ازلحاظ DNAبود که  نیادة دهن نشانواضح 

 های بعدی مناسب است. کمی برای انجام آزمایش

 

با  F. culmorumژنتیکی قارچ  یگوناگونبررسی 

 SSRنشانگر ریزماهواره  یریکارگ به

( و PCRمراز ) ی پلیا رهیزنجبرای انجام دادن واکنش 

 ی ها هیجداژنتیکی  یگوناگون آشکار ساختن

F. culmorum  ة زماهواریرنشانگر  یریکارگ بهباSSR ،

ة اختصاصی که زماهواریرپنج جفت آغازگر  نخست

 Giraud) فته شدندگر کاربهی بالایی داشتند، چندشکل

et al., 2002 حجم واکنش 2( )جدول .)PCR  اندازةبه 

 های ترکیبو  ها ماده. بودمیکرولیتر برای هر نمونه  27

 7/2 اندازةبه  10X PCRبافر  ةرندیدربرگ شده استفاده

 7/7 اندازهبه  مولار( میلی 70) MgCl2میکرولیتر، 

 4/0 اندازةبه مولار  میلی dNTP 70میکرولیتر، 

با غلظت  وبرگشت رفتمیکرولیتر، از هر جفت آغازگر 

یک میکرولیتر  اندازةبه  هرکداممیکرومولار، به  70
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(5u/µ )Taq DNA Polymerase  2/0 اندازةبه 

 7/2 اندازةبه ( ng/u20ژنومی ) DNAمیکرولیتر، 

میکرولیتر در یک  9/77میکرولیتر و آب مقطر سترون 

 صورت بهی ذوب هر آغازگر، با دما برابرحرارتی  ۀبرنام

، PCR ةفرآورد دنید. برای شدجداگانه انجام 

ولت و  40درصد با ولتاژ  7/7الکتروفورز با ژل آگارز 

 ،. برای این منظورانجام شددقیقه  60 برابر یزمان یبرا

از  TBE( X7میکرولیتر بافر ) 700گرم آگارز در  7/7

ی ژل از محلول زیآم رنگدادن حل شد. برای  گرما راه

لیتر  میلی 700سه میکرولیتر در  ةاندازبه  نیآستسیف 

انجام مراحل الکتروفورز استفاده  از شیپمحلول آگارز 

از دستگاه  PCRی فرآوردة نوارهاشدن  آشکارشد. برای 

 Intasمدل  Gel Documentation یبردار عکس

 استفاده شد.

 

 ها دادهتجزیه 

 ی ها هیجدا یهمانندتعیین میزان  منظور به

F. culmorum ها ژلدر  آشکار نوارهای نخست 

( یا 7) نوار بودن صورت به ها دادهمشخص شدند. سپس 

یۀ تجز. ندشد Excel افزار نرم( وارد 0) نوار نبودِ

و  NTSYS Version2.02 افزار نرم یاریی به ا خوشه

جاکارد  یهمانند نرخ یریکارگ بهبا  ها هیجدای بند گروه

(Nie & Li, 1979 ،)یۀبر پا UPGMA مجاور وستیپ و 

(Neighbor-joining ) توانانجام گرفت. برای بررسی 

 یچندشکلاطلاعاتی  یۀما دروننشانگرها،  یجداساز

(Polymorphic Information Content-PIC)  هر

زیر  معادلۀ برابرو  Excel افزار نرم یریکارگ بهنشانگر با 

 :(Mohammadi, 2003شد ) برآورد
PIC= 1-∑ P

2
 – q

2 

 

 نوارکل افرادی که دارای  شمار P، معادلهدر این 

 به دست( q-1نیز از ) qهستند به کل افراد است و 

ی ها هیجداآللی در  یگوناگون. برای بررسی دیآ یم

 Principalی )ادیبناز تجزیه به مختصات  موردمطالعه

Coordinate Analysis-PCOA)  تکمیل  یراستادر

 NTYSIS افزار نرم یریکارگ بهی با ا خوشه ۀتجزی

Version2.02 ( انجام گرفتRohlf, 1990 همچنین .)

 آشکار ساختنبرای  ها دادهواریانس مولکولی  ۀتجزی

ی ها تیجمع انیمژنتیکی درون و  یگوناگونمیزان 

انجام  Gen Alex Ver.6.5 افزار نرم یریکارگ بهقارچ با 

 گرفت.

 

 نتایج و بحث

 یها لکه های نشانهبا  گندم ۀی ریشها نمونهاز کشت 

. دست آمد به F. culmorum ۀجدای 66 شماری، ا قهوه

رشد سریعی  PDAقارچی در محیط کشت  ۀاین گون

 رنگ کمزرد  یشتربی که ا پنبههای  داشته و میسلیوم

ی کلنی در آگار ها دانه رنگکند.  یمهستند تولید 

شود  یممشاهده  گلی، خاکستری تا قرمز تیره صورت به

(Saremi, 2006 این گونه .)شکل فیالیدها  ازلحاظ

فراوان روی  صورت بهها  یدیماکروکنفیالید است.  پلی

 به وجودهای زرد طلایی و یا نارنجی  یوماسپورودوش

شود.  ینمآیند. میکروکنیدی در این گونه تشکیل  یم

تولید  یا یا گاهی خوشه تکصورت  به یدوسپورهاکلام

د نشو یتولید نم ها یهجدا یبرخولی در  شوند یم

(Saremi, 2006 پس از .)ها و  یی جدایهزا یماریب آزمون

 شده شیآزمااز روی گیاهان  ها آن ةدوبارجداسازی 

قرار  دییتأها مورد  یی جدایهزا یماریبکخ،  اصل برابر

 یگوناگونبرای بررسی  ها هیجداگرفت. سپس این 

 گزینش SSRریزماهواره نشانگر  یاریژنتیکی به 

 یها تیمنظور بررسی ساختار ژنتیکی جمع به. شدند

جمعیت  چهارها در  جدایه، F. culmorum قارچ

 .قرار داده شدند مهران و دره شهر، موسیان، دهلران

عدد در جایگاه  66به میزان  نوار شماربیشترین 

عدد  74 به میزان نوار شمارو کمترین  F6و  F10ژنی 

 ۀشناسقرار داشت. با بررسی مقدار  F11در جایگاه 

 904/0با  F3( آغازگر PICی نشانگرها )چندشکل

کمترین میزان  714/0با  F11و آغازگر  نیشتریب

 شمار(. میانگین 2ی را دارا بودند )جدول چندشکل

 210/7 ها تیجمع انیم( در Na) شده مشاهدهی ها آلل

بود که  740/0(، Hژنی ) یگوناگونبود. میانگین 

بیشترین میزان آن در جمعیت دهلران و کمترین 

( دیده 790/0ی مهران )ها هیجدامیزان آن در جمعیت 

برابر  ها تیجمع سراسرشانون در  میزان شناسۀشد. 

ی جمعیت ها هیجدابود که بیشترین آن در  249/0

ی جمعیت ها هیجدا( و کمترین آن در 910/0دهلران )

 (.9( دیده شد )جدول 227/0دره شهر )
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( Hs) ها تیجمعی گوناگون( و Htی کل)گوناگونمیزان 

آمد. همچنین  دستبه 7409/0و  2979/0ترتیب به

گردید. تمایز  برآورد 1697/7( Nmمیزان جریان ژنی )

مشاهده گردید.  2777/0 پژوهش( در این Gstژنتیکی )

بالا است و این  پژوهشمیزان جریان ژنی در این 

 .دهد یمرا نشان  ها هیجدا انیمی ژنتیکی بالا همانند

 یها تیجمع یدو دوبه ژنتیکی ۀفاصل یسنجهمبا  

 ۀفاصل بیشترین که شد آشکار F. culmorum قارچ

موسیان و  جمعیت انیم 7046/0 میزان با ژنتیکی

ژنتیکی با میزان  ۀو کمترین فاصلدهلران دیده شد 

و دهلران دیده  شهر درهی ها تیجمع انیمدر  0799/0

 (.9 )جدولسیروان مشاهده شد شد 

 
 Fusarium culmorumهای  جدایه بررسیمورداستفاده برای  ةآغازگرهای ریزماهوار های . ویژگی2جدول 

Table 2. Characterization of SSR primers used in this study for Fusarium culmorum isolates 

PIC Frequency of polymorphic 
Alleles

 
Annealing 

temperature 

Band 
size Primer sequences (5´-3´) Repeat 

motif 
Primer 

0.409 3 53 200 -250 F: CATATTCAACCGACCCACAA 
R:TTGAATGATAAG GGCGACGG (CA)11 

F3 
 

0.357 4 51 100-200 F:TATTTCGTGCAAGGACTTGG 
R:CTTGGTCCCTGGATATCGAA (AC)15 

F6 
 

0.239 8 50 100-500 F:CGAGCTAATGGTGGCAGGAT 

R:AACACCAAAACGGCTCATCG 
(AC)13 

F9 
 

0.299 
 

5 

 
55 

 
150-250 

 
F:AAG 

CGCCAACAGAGATGACGA 

R:GACTGCCGAAACACCGAAA 

(AAG)28 
F10 

 

0.179 5 52 300-400 F:CAGTCTTGGTCGCTCATCAG 

R:CAGGTTGGCACGCTTCTTAA 
(GT)9 

F11 

 

 

 

  F. culmorumدر قارچ  F9تکثیر آغازگر ناشی از  PCRبرآمده از  DNA ینوارها. 2شکل 

 (Ladderة دهند نشان Mها،  ة جدایهدهند نشان 97-97)خط 

Figure 2. Bands resulting from the amplification of the PCR product of F. culmorum with F9  

(Line 31-45 isolates, M: Ladder size marker 1kb) 
 

 SSRریز ماهواره  گاهیجایۀ بر پا F. cumorum قارچی ها تیجمعی ژنتیکی در گوناگون برآورد. 9جدول 

Table 3. Genetic diversity estimates for F. cumorum populations based on the microsatellite loci 

H
 

I
 

Ne
 

Na Population 
0.238 0.370 1.390 1.680 Dehloran 
0.179 0.275 1.296 1.200 Mosian 
0.140 0.221 1.211 1.00 Mehran 
0.205 0.309 1.344 1.200 Darehshahr 

0.190 0.294 1.310 1.270 Mean 

H = ژنیی گوناگون، I = شانون نرخ، Ne = ی مؤثرها آلل شمار، Na = شده مشاهدهی ها آلل شمار
 

Na = The number of observed alleles, Ne = The number of effective alleles, I = Shannon Indicator, H = Gene variety.  
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 Fusarium culmorum یها تیزوج جمع انیژنتیکی مۀ فاصل .9جدول 

Table 4. Genetic distance between pairs of Fusarium culmorum populations 
Population Dehloran

  Mosian
  Mehran

 
Darehshahr 

Dehloran     

Mosian 0.1096    

Mehran 0.0705 0.0965   

Darehshahr 0.0534 0.0947 0.0980  

 

با  موردمطالعهی ها هیجداژنتیکی  یهمانندمیزان 

مجاور  وستیپو  UPGMAی ها تمیالگور یریکارگ به

 جاکارد یهمانند نرخ یۀبر پا ها هیجدابررسی شدند. 

(Jaccard)  مورد بررسی قرار گرفتند. در این دندروگرام

 شمار پایۀ بردرصد و  76 یهماننددر سطح  ها هیجدا

در چهار گروه قرار گرفتند  آمده دست بهی ها خوشه

عضو،  79(. این دندروگرام شامل گروه یک با 9شکل )

عضو و گروه چهار  70عضو، گروه سه با  94 گروه دو با

 .استبا دو عضو 

 دییتأو  یگوناگونهمچنین برای نشان دادن 

 های منطقههای  جدایه انیمی مختلف در ها گروه

 یۀبر پادر دندروگرام دیگری  ها هیجدا، گوناگون

 71در  70مجاور و فاصله ژنتیکی  وستیپالگوریتم 

(. این دندروگرام 2قرار گرفتند )شکل  جداگروه 

عضوی، یک گروه چهار  70یک گروه  ةرندیدربرگ

عضوی، یک گروه نه عضوی، یک  77عضوی، یک گروه 

گروه تک  72عضوی، یک گروه پنج عضوی و  77گروه 

از  Fcds24و  Fcds22عضوی است. در این دندروگرام 

ژنتیکی  یهماننددرصد  700جمعیت موسیان 

ی یک منطقه ها هیجدا. قرار گرفتن مشاهده شد

 های منطقهی ها هیجداجغرافیایی در دو گروه مستقل و 

این مطلب است که  روشنگردر یک گروه  گوناگون

بودن در  سودمند باوجودعامل منطقه جغرافیایی 

فاکتور کامل  عنوان به تواند ینم ها هیجدای بند گروه

 ریزمستقل در این زمینه مورد استفاده قرار گیرد، زیرا 

 میزبان و جهش ژنتیکی است. ینشیگز فشار

 

 
 UPGMAبه روش  SSRیۀ نشانگر بر پا F. culmorumی ها هیجدای ژنتیکی بند خوشه. 9شکل 

Figure 3. Genetic clustering of F. culmorum isolates based on SSR and the UPGMA method 
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 مجاور وستیپ به روش SSRبر اساس نشانگر  F. culmorumی ها هیجدای ژنتیکی بند خوشه. 9شکل 

Figure 4. Genetic clustering of F. culmorum isolates based on SSR and the Neighbor-joining method 

 

روش یک ( PCOAتجزیه به مختصات اصلی )

ی اصلی ها مؤلفهتجزیه به  همانند هریمتغآماری چند 

ژنتیکی  یگوناگونی کمی است که در ها دادهدر مورد 

این روش در تمایز  رسد یم به نظردارد.  یفراوانکاربرد 

یۀ تجز که یدرحالباشد،  سودمندی اصلی ها گروهمیان 

ی نزدیک به ها تیجمعی وضوح بیشتری میان ا خوشه

بر (. Abdel-Satar et al. 2003) دهد یمهم را نشان 

ی اصلی ها مؤلفهدو محور )بای پلات( از تجزیه به  یۀپا

 ها تیجمعبررسی شدند. این نمودار پراکنش  ها هیجدا

در چندین گروه  توان یمرا  ها هیجداو  دهد یمرا نشان 

 همجموع دو مؤلف هیپااین  بربه تفکیک مشاهده کرد. 

را توجیه  ها یدگرگوندرصد از  4/77 دو، و یک

را  ها یدگرگوندرصد از  99/29 نخست فه. مؤلکنند یم

درصد از  71/21 فه دومو مؤل کند یتوجیه م

توجیه  نخستمؤلفه  بدستکه  ماندهباقی ها یدگرگون

 ها تیجمع(. پراکنش 7)شکل  کند ینشده را توجیه م

ی ژنتیکی گوناگونی محورهای مختصات معرف همگدر 

 برآمده ازی ندهایبرآی به آگاه. با ستا ها هیجدابالای 

ی ها مؤلفهجاکارد و تجزیه به  نرخیۀ بر پای ا خوشهیۀ تجز

 آورد دستبه این  توان یم شده یبررسی ها هیجدااصلی 

ی در بررسی سودمندروش  SSRرسید که نشانگر 

 است. F. culmorumی ها هیجدای ژنتیکی در گوناگون
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 F. culmorumی ها هیجدای ژنتیکی وابستگی تجزیه به مختصات اصلی دوبعد. نمودار 7شکل 

Figure 5. 2D Plot of principal coordinates analysis (PCO) of genetic relationships between F. culmorum isolates 
 

آللی )واریانس( درون  یگوناگونبرای بررسی سهم 

 افزار نرمیۀ واریانس مولکولی با تجز ها تیجمع انیمو 

Gen Alex Ver. 6.5 جدول  های نتیجه .انجام گرفت

درصد از  11واریانس مولکولی نشان داد که  ۀتجزی

 یهمگ انیمدر  شده مشاهدهژنتیکی  یگوناگون

واریانس  ۀدرصد از تجزی 22مشترک بوده و  ها تیجمع

یا  ها تیجمعة ژیو شده ییشناساهای  مولکولی آلل

جغرافیایی بود. این نتیجه نشان  گوناگون های منطقه

ژنتیکی  ازلحاظ ها تیجمعکه افراد درون  دهد یم

ژنتیکی بالا را  یهمانند. علت این هستندنزدیک 

 یها یدگرگوندر  رگذاریتأث های عاملبه  توان یم

( نسبت داد. Gen flowجریان ژنی ) ازجملهژنتیکی 

ژنتیکی  یگوناگوننشان داد که سطح بالایی از  ها نتیجه

 66 انیمپنج ژنگاه در  ۀبود و هم ها تیجمع درون

ی بودند. این سطح بالای چندشکلجدایه دارای 

از  F. culmorum هیجدا 79 انیمژنتیکی در  یگوناگون

 Gurelترکیه مشاهده شده است ) گوناگون های بخش

et al., 2010.) 

مختلفی  یها پژوهشجهان  گوناگون یها بخشدر 

 یگوناگونمختلفی از  های سطحگزارش و  باره نیدرا

ژنتیکی جمعیت قارچ  یگوناگون. اندنشان داده شده

Fusarium oxysporum f. sp. lentis  70در میان 

در سال  SSRنشانگر  یریکارگ بهجدایه از هند با 

 Datta etآلل شناسایی شد ) 26بررسی شد که  2077

al., 2011 جدایه با  69دیگر و بررسی  یپژوهش(. در

آلل تکثیر شد.  17 ،نه جایگاه ریزماهواره یریکارگ به

 درونژنتیکی  یگوناگونبیشترین  پژوهشدر این 

ی دیده شد و به همان نسبت ا منطقهی ها هیجدا

ژنتیکی در میان چهار  یگوناگونپایینی از  های سطح

(. Bogle, 2006شناسایی شد ) موردمطالعهمنطقه 

 F. culmorumی طبیعی ها تیجمعساختار ژنتیکی 

عامل پوسیدگی ریشه و بیماری بلایت گندم هنوز 

(. Meidaner et al., 2013نشده است ) لیوتحل هیتجز

نشانگر مولکولی  یریکارگ بهبا  DNA لیوتحل هیتجز

RAPD (De Nijs et al., 1997 و چندشکلی )

 RFLP( )Nicolson etبرش یافته طولی ) های قطعه

al., 1993)،  ژنتیکی  یگوناگوننشان داده است که

وجود دارد.  F. culmorumی ها هیجدا انیمدر  یا انهیم

بالایی از  ۀدرج ISSR لیوتحل هیتجز، حال نیباا

نشان داده  F. culmorumی ها هیجداچندشکلی را در 

نشانگر  یریکارگ به(. با Mishra et al., 2003است )

RAPD ی ها تیجمعژنتیکی بالایی در  یگوناگونF. 

culmorum ( روسیه مشاهده شده استMeidaner et 

al., 2001 یگوناگونبرای بررسی  پژوهش(. در این 

ۀ گندم از شیرژنتیکی قارچ عامل پوسیدگی طوقه و 

 ازلحاظاستفاده شد.  SSR ةنشانگر ریزماهوار

ی موسیان ها هیجدا، در ها هیجدا انیمجغرافیایی در 

 یها عاملژنتیکی مشاهده شد.  یگوناگونبیشترین 
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ژنتیکی بالا در  یگوناگونممکن برای ایجاد 

جهش،  دنتوان یم F. culmorumی ها تیجمع

 Miedaner) دنباشی یا جریان ژنی رجنسیغنوترکیبی 

et al., 2008 .)چهار جمعیت  ةدربارF. culmorum 

ی شده از استان ایلام جریان ژنی بالایی بردار نمونه

که این جریان ژنی  ( مشاهده شد، اما این169/7)

 ییجابجاای و  مانه نوترکیبی یا جریان ژن آورد دست

 & Scottنیست ) آشکار، باشدها  مانه کل ژن

Chakraborty, 2010ژنتیکی  ۀ(. بیشترین فاصل

ی موسیان و دهلران بود ها تیجمع انیم (7046/0)

در این  یبررستحت  یها تیدر جمع(. 9جدول )

چندین  .وجود داشتتمایز ژنتیکی پایینی  پژوهش

 ۀفاصل .عامل ممکن است عامل این تمایز پایین باشد

فاصله  همین و نبوده زیاد ها تیجمع میان جغرافیایی

 ییجا جابه از راهوانتقال بیماری  ممکن است باعث نقل

 آلوده بذر مبادلۀبقایای گیاهی آلوده و بذر آلوده گردد. 

و  دیآحساب  عامل به ترین مهم دیشا بیماری این به

از آلودگی  هایی درجهممکن است دارای  بذرهااین 

آلودگی در  ییبرپاباشند و باعث گسترش بیماری و 

 ,Nourollahi &Shahbazi, 2015مزارع شوند

Nourollahi et al., 2014)).  خاکزاد بودن قارچ عامل

 هرکدامی خاکزاد ها قارچ اصولاًکه و این زا یماریب

، کنند یمرا اشغال  ایژهیو یشناخت بوم یها گاهیجا

 رخدادی است و همچنین ریگ جهینتدلیل این 

دلیل فرآیندهای به تواند یمهای تازه  مانه ژن

( یا افزایش کشت Carbone, 2001فیلوژئوگرافیک )

  جنبشو یا نتیجۀ  (Hambelton, 2002گندم )

F. culmorum  این  دروناز چند گیاه میزبان به

 است بذر زاد F. culmorumمحصول باشد. قارچ 

(Polley & Turner, 1995)  و گیاهان دیگر هم میزبان

 یها بخشو به این صورت در  هستنداین قارچ 

، تواند یمو این  شود یماستان ایلام پخش  گوناگون

و  شهر درهی ها تیجمع انیمژنتیکی بالای  یهمانند

 F. culmorum( را توجیه کند. قارچ 799/0دهلران )

جنسی برای آن شناخته  ۀهموتالیک است و هیچ مرحل

که  دهد یمنشده است و آنالیزهای جمعیتی نشان 

زندگی قارچ  ۀاز چرخ یا برجستهنوترکیبی بخش  دیشا

 (.Toth et al., 2004است )
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